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ОСОБЕННОСТИ 
ПОПУЛЯЦИОННО'ГЕНЕТИЧЕСКОЙ
СТРУКТУРЫ ЕЛИ ЕВРОПЕЙСКОЙ
(PICEA ABIES (L.) KARST.)
УКРАИНСКИХ КАРПАТ И ПОЛЕСЬЯ
На основании анализа изменчивости 20 аллозимных
локусов выяснены генетические отличия равнинной, ос
тровной, малочисленной популяции (2 га) ели европейской
(Picea abies (L.) Karst.) из Полесья и двух разновысотных
популяций из Украинских Карпат (1000–1500 м над уров
нем моря). Несмотря на разный объем, высотное положе
ние и географическую удаленность, эти популяции харак
теризовались очень низкой генетической дифференциа
цией (DN = 0,002–0,005). Проведенный анализ рекомби
национной изменчивости показал, что по структуре ди
локусных генотипов полесская популяция имела меньшее
сходство, чем карпатские популяции между собой.
Введение. Ареал ели европейской (Picea abies
(L.) Karst.) состоит из бореальной равнинной
части, двух горных частей сплошного распрост,
ранения – герцинско,карпатской и альпийско,
балканской [1, 2], а также изолированных место,
обитаний, которые ботаники именуют остров,
ными ельниками [3]. Несмотря на широкое
распространение на Европейском субконти,
ненте, P. abies отличается низкой генетической
подразделенностью и дифференциацией попу,
ляций во многих частях своего ареала [4–14].
Даже высокогорные и низинные популяции
P. abies Украинских Карпат, рассматриваемые
некоторыми ботаниками как самостоятельные
виды, по данным аллозимной изменчивости
характеризовались незначительным генетичес,
ким расстоянием [15]. Особенности генетичес,
кой структуры популяций P. abies на южной
границе естественного распространения в Укра,
инском Полесье, где островные ельники зани,
мают общую площадь 3,5–4,0 тыс. га, а у от,
дельных из них она составляет 0,5–400 га [3],
не изучались. Будучи маргинальными, изоли,
рованными, часто малочисленными популяци,
ями, островные ельники представляют интерес
для выяснения их генетической структуры, так
как между этими популяциями P. abies прак,
тически отсутствует обмен генами и они дли,
тельно эволюционировали в рамках собствен,
ного внутрипопуляционного генетического
разнообразия.
Цель работы – сравнительный анализ гене,
тической структуры популяций P. abies Укра,
инских Карпат и Полесья на основе исследо,
ваний аллозимной изменчивости.
Материалы и методы. Объектами исследова,
ния служили две популяции P. abies Украинских
Карпат: на верхнем пределе распространения
высокогорная (>1500 м над уровнем моря) в
Осмолоде Ивано,Франковской области и в
основном поясе еловых лесов – Синевир
(~1000 м над уровнем моря) в Закарпатской
области. В Полесье исследовалась одна изоли,
рованная популяция площадью в 2 га в Любо,
мирском лесничестве Ровенской области.
Возраст растений в обеих карпатских популя,
циях превышал 100 лет, а в полесской состав,
лял более 80 лет. Сбор семян в этих популяци,
ях проводили в ходе самостоятельных экспеди,
ций в 2002–2006 гг.
В качестве генетических маркеров исполь,
зовали изоферменты девяти ферментных сис,
© И.И. КОРШИКОВ, С.Н. ПРИВАЛИХИН, И.В. МАКОГОН,
А.Н. ЛИСНИЧУК, 2008
ISSN 0564–3783. Цитология и генетика. 2008. № 620
И.И. Коршиков, С.Н. Привалихин, И.В. Макогон, А.Н. Лисничук
тем – GOT, GDH, MDH, DIA, SOD, ADH,
FDH, ACP, LAP. Особенности экстракции фер,
ментов из эндоспермов семян, электрофорети,
ческого разделения в 7,5%,ных пластинках по,
лиакриламидного геля, гистохимического окра,
шивания, идентификации, обозначения аллелей
по номенклатуре Пракаша [16] подробно опи,
саны нами в ранее опубликованных сообщени,
ях [17, 18]. Для определения уровня изменчи,
вости, подразделенности и дифференциации
популяций P. abies использовали традиционные
показатели популяционной генетики: частоты
аллелей и генотипов, наблюдаемую (НО) и
ожидаемую (НЕ) гетерозиготность, среднее
число аллелей (А) и генотипов (Pg) на локус,
долю полиморфных локусов по 99%,ному (Р99)
критерию. Межпопуляционную аллельную и
генотипическую гетерогенность оценивали
при помощи стандартного χ2,теста [19]. Гене,
тическую подразделенность P. abies характери,
зовали, используя коэффициенты F,статисти,
ки Райта и G,статистику Нея, рассчитывая их
по соответствующим формулам [20–22]. Ста,
тистическую обработку полученных данных
проводили с помощью пакетов компьютерных
программ BIOSYS,1 [23], GenAlEx V.6 [24] и
GenRes [25].
Результаты исследований и их обсуждение.
В трех популяциях P. abies из 20 изучаемых ал,
лозимных локусов два – Mdh2 и Sod4 – были
мономорфными (табл. 1). Из 18 полиморфных
локусов наиболее изменчивы четыре локуса –
Got3, Acp2, Lap1, Lap2, гетерозиготность
которых в популяциях варьировала от 0,300
до 0,636. В трех популяциях выявлено 58 алле,
лей и 70 генотипов изучаемых локусов. 
В полесской популяции P. abies установлено
46 аллелей и 48 генотипов, или 79,3 и 68,6 %
соответственно от их численности в объединен,
ной выборке растений. В значительно больших
по площади карпатских популяциях генотипов
было по 50–51 (71,4–72,9 %), а аллелей было
несколько меньше – в обеих по 42 (72,4 %).
Фактическое распределение генотипов во
всех популяциях соответствовало теоретически
ожидаемому согласно закону Харди,Вайнберга.
Частоты предоминантного аллеля (1,00) всех
полиморфных локусов во всех популяциях бы,
ли больше 0,500. Существенная аллельная и
генотипическая гетерогенность (χ2,тест) между
полесской и карпатскими популяциями выяв,
лена по трем локусам (Got2, Dia3, Adh1), по
одному из них (Dia3) она установлена в двух
парах сравниваемых популяций, а по остав,
шимся двум (Got2, Adh,1) – в одной из них.
Карпатские популяции P. abies в аллельной и
генотипической структуре различались только
по одному локусу – Sod3.
Полесская популяция характеризовалась
несколько большей долей полиморфных локу,
сов (75 %), чем карпатские популяции (70 %)
P. abies. В изолированной малочисленной по,
лесской популяции средний уровень наблюдае,
мой гетерозиготности был выше (tst = 1,80–
1,85), чем в значительно более объемных по,
пуляциях из карпатской части ареала. Избыток
гетерозигот, согласно значениям коэффициен,
та инбридинга особи относительно популяции
(FIS), свойствен только полесской популяции –
6,6%,ный, в карпатской популяции из Осмо,
лоды он был незначительным – 0,3%,ный, а в
популяции из Синевира наблюдался 0,6%,ный
их недостаток.
Подразделенность изучаемых популяций,
оцененная с помощью F,статистики Райта
(FST) и G,статистики Нея (GST), была очень
низкой. Только 0,7 % генетической изменчи,
вости приходится на межпопуляционную у
двух карпатских популяций (табл. 2). Этот по,
казатель достигал 1,2 % при сравнении полес,
ской популяции и карпатской в Осмолоде и
1,4 % для всех трех популяций. Несмотря на
низкую подразделенность популяций, со всей
очевидностью просматривается различный
вклад полиморфных локусов в формирование
межпопуляционных отличий. 
Для карпатских популяций наиболее су,
щественный вклад в их подразделенность вно,
сят три локуса – Sod3, Dia4 и Acp2, для ко,
торых значения коэффициентов FST и GST
были в два и больше раза выше среднего. При
сравнении полесской популяции с карпат,
ской из Осмолоды к двум названным локусам
(Sod3, Acp2) добавляются еще два локуса –
Adh1, Dia3, а в случае пары Полесье – Сине,
вир к локусам, свойственным предыдущей па,
ре (Adh1, Dia3), относится еще один – Acp3.
По мнению Алтухова [21], высокая гетероген,
ность полокусных оценок FST свидетельствует
о неодинаковой адаптивной нагруженности
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локусов в разных популяциях: балансирующему
отбору подвержены локусы с низкими значе,
ниями FST, локальному дизруптивному – с вы,
сокими значениями FST, а нейтральны локусы
со средними значениями этого коэффициента.
Хотя популяции P. abies географически уда,
лены друг от друга, их дифференциация, кото,
рую определяли с помощью коэффициента ге,
нетической дистанции Нея (DN), была крайне
низкой. Для двух карпатских популяций DN =
= 0,002, а для полесской и карпатских популя,
ций – 0,003–0,005. 
Эти данные еще раз подтверждают невысо,
кую дифференциацию популяций P. abies
в разных частях ареала этого вида, например
в Польше [12], на территории Германии, Рос,
сии, Скандинавии [10].
В проведенном анализе подразделенности
и дифференциации популяций P. abies с помо,
щью традиционных популяционно,генети,
ческих показателей совсем не учитывалась ре,
комбинационная изменчивость. Именно эта
изменчивость может быть наиболее адаптивно,
значимой, так как предполагается, что не толь,
ко отдельные гены, но и их сочетания могут
служить материалом для действия отбора [21].
Повышение частот неслучайно объединенных
ассоциаций аллелей, формирование коадап,
тированных комплексов генов у зигот и, в ко,
нечном счете, гармонизация генотипа и фено,
типа – результат межгенной рекомбинации и
действия отбора, способствующих достижению
необходимого уровня приспособленности по,
пуляций к разнообразным условиям сущест,
Таблица 1
Количество аллелей и генотипов, ожидаемая и наблюдаемая гетерозиготность 
в природных популяциях Picea abies L. Украинских Карпат и Полесья
Локус Коли,
чество
аллелей :
генотипов
НЕ НО
Коли,
чество
аллелей :
генотипов
НЕ НО
Коли,
чество
аллелей :
генотипов НЕ НО
Коли,
чество
аллелей :
генотипов
НЕ НО
Украинское Полесье 
(33 дерева)
В трех популяциях
Гетерозиготность Гетерозиготность Гетерозиготность Гетерозиготность
Украинские Карпаты
Осмолода (30 деревьев) Синевир (40 деревьев)
Got1
Got2
Got3
Gdh
Dia1
Dia2
Dia3
Dia4
Mdh2
Mdh3
Mdh4
Fdh
Acp2
Acp3
Lap1
Lap2
Adh1
Adh2
Sod3
Sod4
Cреднеe
A:Pg
2 : 2
2 : 2
2 : 3
2 : 2
1 : 1
2 : 2
2 : 2
3 : 4
1 : 1
4 : 4
3 : 3
1 : 1
3 : 3
3 : 3
5 : 5
3 : 3
2 : 2
3 : 3
1 : 1
1 : 1
46 : 48
2,30:2,40
0,058
0,086
0,498
0,030
0,000
0,030
0,140
0,303
0,000
0,311
0,169
0,000
0,313
0,115
0,377
0,446
0,030
0,059
0,000
0,000
0,148 ±
± 0,012
0,061
0,091
0,636
0,030
0,000
0,030
0,152
0,303
0,000
0,333
0,152
0,000
0,364
0,121
0,455
0,606
0,030
0,061
0,000
0,000
0,173 ±
± 0,012
1 : 1
2 : 2
3 : 4
2 : 2
1 : 1
1 : 1
2 : 2
2 : 3
1 : 1
2 : 2
2 : 2
2 : 2
3 : 6
2 : 2
6 : 8
3 : 4
3 : 3
1 : 1
2 : 2
1 : 1
42 : 50
2,10:2,50
0,000
0,064
0,510
0,125
0,000
0,000
0,064
0,255
0,000
0,125
0,064
0,033
0,527
0,033
0,436
0,306
0,241
0,000
0,095
0,000
0,144 ±
± 0,013
0,000
0,067
0,567
0,133
0,000
0,000
0,067
0,167
0,000
0,133
0,067
0,033
0,433
0,033
0,467
0,300
0,267
0,000
0,100
0,000
0,142 ±
± 0,012
1 : 1
2 : 2
2 : 3
2 : 2
2 : 2
1 : 1
2 : 2
2 : 3
1 : 1
2 : 2
2 : 3
2 : 2
4 : 6
1 : 1
4 : 7
4 : 5
3 : 3
3 : 3
1 : 1
1 : 1
42 : 51
2,10:2,45
0,000
0,095
0,485
0,049
0,026
0,000
0,095
0,388
0,000
0,139
0,161
0,026
0,462
0,000
0,410
0,345
0,164
0,051
0,000
0,000
0,145 ±
± 0,011
0,000
0,100
0,525
0,050
0,025
0,000
0,100
0,375
0,000
0,150
0,125
0,025
0,425
0,000
0,400
0,325
0,175
0,050
0,000
0,000
0,143 ±
± 0,011
2 : 2
3 : 3
3 : 4
2 : 2
2 : 2
2 : 2
3 : 3
3 : 4
1 : 1
4 : 4
3 : 4
2 : 2
4 : 7
3 : 4
7 : 11
4 : 5
3 : 3
4 : 4
2 : 2
1 : 1
58 : 70
0,0185
0,083
0,496
0,065
0,010
0,010
0,100
0,322
0,000
0,190
0,135
0,020
0,433
0,046
0,407
0,366
0,143
0,039
0,028
0,000
0,148 ±
± 0,007
0,020
0,088
0,572
0,068
0,010
0,010
0,107
0,291
0,000
0,204
0,117
0,019
0,408
0,048
0,437
0,408
0,252
0,039
0,029
0,000
0,152 ±
± 0,007
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вования. Для выяснения отличий в генетичес,
кой структуре популяций P. abies, связанных с
рекомбинационной изменчивостью, мы прове,
ли качественный учет дилокусных генотипов и
определили частоты их встречаемости в каждой
из трех популяций. Выявлены 153 дилокусные
комбинации 18 полиморфных локусов и 1158
генотипов в объединенной выборке 103 дере,
вьев. Дилокусных генотипов в каждой из по,
пуляций было значительно меньше: Полесье –
690 (59,6 % общего количества), Синевир –
756 (65,3 %) и Осмолода – 725 (62,6 %). Для
оценки отличий в генетической структуре по,
пуляций P. abies по дилокусным генотипам
использовали показатель сходства (r) Живо,
товского [19]. Полесская популяция P. abies
имела существенно меньшее сходство с кар,
патскими, чем последние между собой, со,
гласно средним значениям r: Полесье – Осмо,
лода – 0,896 ± 0,004, Полесье – Синевир –
0,896 ± 0,005, Осмолода – Синевир – 0,941 ±
± 0,004. Существенные отличия между кар,
патскими популяциями выявлены только для
генотипов одной дилокусной комбинации –
Mdh3/Dia4, а при сравнении равнинной попу,
ляции с карпатскими популяциями таких слу,
чаев в варианте с Осмолодой было 20, а с Си,
невиром – 17, из которых 9 были общими для
обоих вариантов. В шести таких общих дило,
кусных комбинациях присутствует локус Dia
3, в трех – Adh1 и Got2. В паре популяций
Полесье – Осмолода с существенными значе,
ниями r выявлено 12 локусов в дилокусных ге,
нотипах, из которых наиболее часто встреча,
лись локусы Adh1 и Dia3 в 9 и 6 комбинациях
соответственно (табл. 3). В паре сравнения
Полесье – Синевир это были локусы Dia
3 и Got2, на которые приходилось 10 и 5 ком,
бинаций.
Для анализа особенностей генетической
структуры популяций по дилокусным геноти,
пам применяли рекомендуемый для таких ис,
следований показатель F,статистики Райта
(FST) [21]. Следует отметить, что средние зна,
Таблица 2
Значения коэффициента инбридинга популяции относительно вида (FST) и доли межпопуляционного 
разнообразия (GST) для популяций Picea abies L. Украинских Карпат и Полесья
Локус
FST GST FST GST FST GST FST GST
Полесье–Осмолода Полесье–Синевир Осмолода–Синевир
Полесье–Осмолода–
Синевир
Got1
Got2
Got3
Gdh
Dia1
Dia2
Dia3
Dia4
Mdh2
Mdh3
Mdh4
Sod3
Sod4
Fdh
Adh1
Adh2
Acp2
Acp3
Lap1
Lap2
Среднее
0,015
0,013
0,004
0,018
0
0,007
0,021
0,003
0
0,016
0,011
0,027
0
0,009
0,036
0,010
0,027
0,009
0,004
0,013
0,012
0,015
0,011
0,001
0,018
0
0,007
0,020
0,001
0
0,021
0,010
0,027
0
0,009
0,039
0,011
0,030
0,009
0,002
0,015
0,012
0,017
0,016
0,003
0,001
0,006
0,008
0,023
0,010
0
0,015
0,006
0
0
0,006
0,019
0,004
0,014
0,022
0,011
0,008
0,010
0,017
0,012
0,003
0,001
0,006
0,008
0,019
0,011
0
0,018
0,002
0
0
0,006
0,022
0,002
0,012
0,025
0,006
0,009
0,009
0
0,002
0,004
0,010
0,006
0
0,002
0,019
0
0
0,012
0,029
0
0
0,005
0,008
0,016
0,010
0,009
0,002
0,007
0
0,002
0,001
0,010
0,006
0
0,002
0,019
0
0
0,012
0,029
0
0
0,005
0,008
0,013
0,010
0,004
0,001
0,007
0,021
0,016
0,006
0,014
0,008
0,010
0,025
0,014
0
0,017
0,013
0,036
0
0,005
0,022
0,008
0,024
0,020
0,012
0,010
0,014
0,021
0,011
0,002
0,014
0,008
0,010
0,019
0,015
0
0,020
0,010
0,036
0
0,005
0,025
0,008
0,023
0,021
0,006
0,011
0,013
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чения FST в этих сравнениях были очень близ,
ки к тем, что получены при однолокусном
анализе (табл. 2): Полесье – Осмолода= 0,014,
Полесье – Синевир = 0,010, Синевир – Осмо,
лода = 0,008, Полесье – Синевир – Осмолода =
= 0,015. Дилокусные генотипы, которые вно,
сили наибольший вклад (примерно в 2 раза и
более выше среднего) в подразделенность по,
пуляций, качественно и количественно разли,
чались в разных вариантах сравнений: Поле,
сье – Осмолода – 21, Полесье – Синевир – 7,
Синевир – Осмолода – 9 и Полесье – Сине,
вир – Осмолода – 7. Отдельные дилокусные
комбинации, например Adh1/Sod3 и Acp
2/Sod3, были значимы в трех, а Adh1/Got1,
Acp2/Adh1, Mdh3/Adh1, Dia3/Adh1, Adh
1/Acp3, Dia3/Sod3, Acp3/Sod3, Gdh/Sod3 –
в двух вариантах сравнения популяций. При
этом генотипы локусов, сцепление которых
подтверждено для P. abies (Got1/Dia4, Got
1/Adh, Dia4/Adh) [27], не всегда отличались
высокими значениями FST в нашем анализе. В
популяциях живых организмов со свободным
скрещиванием многократно повторяющийся
кроссинговер способствует рандомизации ком,
бинаций аллелей сцепленных генов [26].
Наиболее часто встречающиеся локусы ди,
локусных генотипов со значениями FST в 2 раза
выше среднего в сравниваемых парах популя,
ций, как правило, разные (табл. 3). Например,
в таких генотипах полесской и карпатской по,
пуляции из Осмолоды присутствовало 14 ло,
кусов, один из которых – Adh1 – встречался
в 13 таких комбинациях из 17 возможных, а
локус Acp2 – в 7 таких случаях. В паре Поле,
сье – Синевир это локусы Acp3 и Adh1, в па,
ре Осмолода – Синевир – локус Sod3. Если
сравнить данные табл. 2 и 3, то видно, что вы,
сокие значения FST в обоих вариантах анализа
свойственны в сравниваемых популяциях ча,
ще одним и тем же локусам. Однако не во всех
случаях локус с повышенным значением FST
(табл. 2), как показывает анализ рекомбина,
ционной изменчивости, имеет высокую адап,
тивную нагруженность, а лишь в определенных
сочетаниях с другими локусами (табл. 3). Ве,
Таблица 3
Количество достоверных значений критерия сходства (r) и случаев двукратного превышения среднего значения
коэффициента FST для отдельных локусов дилокусных генотипов при сравнительном анализе рекомбинационной
изменчивости Picea abies L. популяций Украинских Карпат и Полесья
Локус
с достоверными
значениями r
в 2 раза выше
среднего FST
с достоверными
значениями r
в 2 раза выше
среднего FST
с достоверными
значениями r
в 2 раза выше
среднего FST
Полесье–Осмолода Полесье–Синевир Осмолода–Синевир
Количество случаев
Adh1
Acp2
Sod3
Mdh3
Dia3
Gdh
Acp3
Mdh4
Adh2
Dia4
Dia2
Dia1
Got2
Got3
Got1
Fdh
Lap2
9
1
3
0
6
1
1
0
0
0
2
2
3
0
2
1
2
13
7
4
3
3
2
1
1
1
0
1
0
1
0
2
1
2
3
1
2
2
10
1
3
0
1
0
1
1
5
1
2
1
3
4
0
0
2
2
0
4
0
0
0
0
0
0
0
2
0
0
0
0
0
1
0
0
0
0
0
1
0
0
0
0
0
0
0
1
1
9
0
0
3
0
2
1
2
0
1
0
1
0
0
0
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роятно, что именно эти локусы или сцеплен,
ные с ними другие локусы подвержены влия,
нию дизруптивного отбора. Эти локусы, по,ви,
димому, формируют неслучайные ассоциации
генотипов, которые в разных популяциях раз,
нятся по составу. Возможно, через этот видовой
буферный механизм P. abies обеспечивается
приспособленность популяций к условиям кон,
кретных местообитаний без заметного смеще,
ния в частотах аллелей.
Таким образом, несмотря на значительное
географическое расстояние, изоляцию, мало,
численность, в островной популяции P. abies
из Полесья сохраняется уровень генетической
изменчивости, свойственный популяциям
Украинских Карпат. Как показал анализ частот
аллелей полиморфных локусов, эти популяции
также, слабо дифференцированы. Однако ге,
нетическая структура упомянутых популяций
все же неоднородна, вероятно, по неслучайным
ассоциациям мультилокусных генотипов. Это
в определенной степени подтверждает анализ
рекомбинационной изменчивости. По всей
видимости, неслучайные ассоциации мульти,
генных семейств, характерные для предковых
основателей этих популяций, распространились
в них в ходе чередования поколений и обеспе,
чили их адаптацию к конкретным местооби,
таниям.
Статья частично поддержана проектом науч
ноисследовательских работ молодых ученых НАН
Украины «Особливості генетичної структури та
системи схрещування природних популяцій ялини
європейської (Picea abies (L.) Karst.) в Українському
Поліссі та Карпатах» (№ ДР0107U007097). Авто
ры выражают глубокую признательность руко
водству и сотрудникам национального природ
ного парка «Синевир» и Осмолодского гослесхоза
за оказанное содействие при сборе семенного ма
териала ели европейской в Украинских Карпатах.
I.I. Korshikov, S.N. Privalikhin, 
I.V. Makogon, A.N. Lisnichuk
PECULIARITIES OF POPULATION,GENETIC
STRUCTURE OF NORWAY SPRUCE 
(PICEA ABIES (L.) KARST) FROM UKRAINIAN
CARPATHIANS AND POLES’YE
Genetic differences of various populations of Picea
abies (L.) Karst.) have been studied basing on 20 allozyme
loci variability. Two populations located in Ukrainian
Carpathians (1000–1500 m above sea level) and one plain,
island, and scanty population of Polesґye were compared.
Despite their different high,altitude location, geographical
remoteness and population size the very low genetic differen,
tiation (DN = 0,003–0,005) was observed. Recombination
variability analysis showed that populations from Carpathians
in contrast to that one from Poles’ye had higher similarity
level according to their diloci genotype structure.
І.І. Коршиков, С.М. Привалихін, 
І.В. Макогон, А.М. Ліснічук
ОСОБЛИВОСТІ ПОПУЛЯЦІЙНО,ГЕНЕТИЧНОЇ
СТРУКТУРИ ЯЛИНИ ЄВРОПЕЙСЬКОЇ 
(PICEA ABIES (L.) KARST.) 
УКРАЇНСЬКИХ КАРПАТ ТА ПОЛІССЯ
На основі аналізу мінливості 20 алозимних локусів
виявлено генетичні відмінності рівнинної, острівної,
малочисельної популяції (2 га) з Полісся та двох різно,
висотних популяцій ялини європейської (Picea abies (L.)
Karst.) з Українських Карпат (1000–1500 м над рівнем
моря). Незважаючи на величину, висотне розміщення
і географічну віддаленість, ці популяції характеризува,
лися дуже низькою генетичною диференціацією (DN =
= 0,002–0,005). Проведений аналіз рекомбінаційної
мінливості показав, що за структурою дилокусних гено,
типів більш різнилася поліська популяція, ніж кар,
патські між собою.
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